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RESUMEN 
Con el objetivo de describir las características morfológicas de los acervos genéticos del 
género Xanthosoma establecidos en un banco de germoplasma en el CNIA-INTA (2016) y 
analizar indicios de erosión genética en el género, se realizó una colecta en nueve 
departamentos de las regiones Pacífico, Central y Caribe de Nicaragua. Se evaluaron los 
descriptores morfológicos y rendimiento entre y dentro de los acervos genéticos del género. 
En la Región del Pacífico, se colectaron X. spp (1), X. violaceum (2), X. wendlandii (1) en 
Chinandega. En Masaya se colectaron X. spp (2), X. atrovirens (1) y X. violaceum (1). En la 
Región Central, Río San Juan, se colectaron: X. violaceum (3), Xanthosoma mexicanum (1), 
Xanthosoma wendlandii (1) y Xanthosoma sagittifolium (1). En Chontales se colectó X. 
violaceum (1). En la Región Autónoma Costa Caribe Norte se encontraron X. violaceum (2), 
X. sagittifolium (1) y X. spp (1). En la Región Autónoma Costa Caribe Sur se colectaron X. 
spp (5) y X. sagittifolium (1). Se describieron tres acervos genéticos Xanthosoma en 
Nicaragua. El acervo genético uno lo constituyen 12 accesiones Xanthosoma comestibles (X. 
violaceum y X. sagittifolium), en el acervo genético dos se agrupan nueve accesiones de 
Xanthosoma silvestres emparentadas con las comestibles (Xanthosoma spp.) y en el acervo 
genético tres se encuentran Xanthosoma silvestres: dos accesiones X. wendlandii, una 
accesión X. mexicanum y una X. atrovirens. No se encontraron accesiones colectadas en 
trabajos anteriores. En Masaya y Chinandega los agricultores han dejado de cultivar 
quequisque por el impredecible y cada vez más cortos período de lluvia. En Nueva Guinea el 
mal seco ha traslado la producción a la frontera agrícola. 
Palabras claves: Colecta de germoplasma, banco de germoplasma, erosión genética.  
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ABSTRACT 
With the objective of describing the morphological characteristics of the Xanthosoma gene-
pool established in a germplasm bank at CNIA-INTA (2016) and analyzing possible signs of 
genetic erosion in the genus, a collection was carried out in nine departments of the regions 
Pacific, Central and Caribbean regions of Nicaragua. Morphological and yield descriptors 
were evaluated between and within the gene pools of the genus. In the Pacific Region, X. spp 
(1), X. violaceum (2), X. wendlandii (1) were collected in Chinandega. In Masaya, X. spp (2), 
X. atrovirens (1) and X. violaceum (1) were collected. In the Central Region, Rio San Juan, X. 
violaceum (3), Xanthosoma mexicanum (1), Xanthosoma wendlandii (1) and Xanthosoma 
sagittifolium (1) were collected. In Chontales X. violaceum was collected (1). X. violaceum 
(2), X. sagittifolium (1) and X. spp (1) were found. In the Caribbean Coast Autonomous 
Region of the North and X. spp (5) and X. sagittifolium (1) were found. Three Xanthosoma 
gene-pools were described in Nicaragua. The collection is made up of 12 accessions of edible 
Xanthosoma (X. violaceum and X. sagittifolium); two collections of wild Xanthosoma related 
to edible (Xanthosoma spp.) And there are three wild Xanthosoma: two accessions of X. 
wendlandii, one of X. mexicanum and one of X. atrovirens. Some accessions collected in 
previous work were not found. In Masaya y Chinandega farmers have begun to leave the crop 
due to the unpredictable and increasingly shorter period of rain. In Nueva Guinea the rot root 
disease has moved production to the agricultural border. 
Keywords: Germplasm collection, germplasm bank, genetic erosion.  
 
 
  
  
 
 
I. INTRODUCCIÓN 
La producción de quequisque está en riesgo por factores bióticos y abióticos. Según Reyes et 
al., (2013) el mal seco (Pythium myriotylum Dreschl), la enfermedad más devastadora del 
quequisque a nivel mundial, puede causar pérdidas totales del rendimiento y no existen hasta 
el momento cultivares resistentes. FAO (2008) menciona que los eventos climáticos pueden 
causar pérdidas de los recursos genéticos disponibles para la producción agrícola y de 
alimentos. De acuerdo con el IFPRI (2009) la agricultura es extremadamente vulnerable al 
cambio climático. El aumento de las temperaturas termina por reducir la producción de los 
cultivos deseados, a la vez que provoca la proliferación de malas hierbas y plagas. 
El quequisque tiene una estrecha base genética (IAEA, 2004; Rao et al., 2010). De acuerdo 
con Cooper et al. (2001) la angosta base genética intrínseca de varios cultivos es causada por 
el cuello de botella de la domesticación, la migración o por los efectos epistáticos y las 
enfermedades. Otros cultivos tienen una base genética estrecha como producto de una falta de 
diversidad en las prácticas de mejoramiento anteriores. Según Rao et al. (2010)  la estrecha 
base genética dificulta hacer frente a los desafíos del cambio climático, la aparición de nuevas 
plagas y enfermedades y la demanda cambiante del mercado internacional.  
Los trabajos de mejora genética en quequisque en búsqueda de tolerancia a factores bióticos y 
abióticos actuales y potenciales causados por el cambio climático, ya sea convencional o 
auxiliada con técnicas especiales, donde se incluya la introgresión, requieren encontrar los 
acervos genéticos. Harlan y Wet (1971) describen a los acervos genéticos como una reserva 
de diversidad que pueden aprovechar los organismos para adaptarse al entorno cambiante y 
los científicos para la mejora vegetal. Definen acervo genético como el conjunto total de 
genes únicos que pueden encontrarse en un grupo de organismos y a la vez los clasifican en 
acervo genético primario para las especies que se pueden cruzar directamente con el cultivo 
para producir una progenie fuerte y fértil. El acervo genético secundario se compone de 
parientes silvestres de cultivos que son diferentes de las especies cultivadas pero que aun así 
tienen un parentesco bastante cercano como para poder cruzarse con el cultivo, al menos en 
cierta medida, para producir una progenie fértil. El tercer acervo se compone de especies de 
parientes silvestres de cultivos cuyo parentesco es todavía más lejano, para conseguir que este 
tipo de pariente silvestre se una con los acervos anteriores se deben utilizar técnicas 
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específicas de mejora como el rescate de embriones o los cruces con miembros del acervo 
secundario para obtener especies puentes.  
En 2007, García reportó 63 accesiones de siete especies Xanthosoma en el país (X. 
mexicanum, X. wendlandii, X. robustum, X. atrovirens, X. spp., X. sagittifolium, X. violaceum) 
distribuidas en las tres regiones edafoclimáticas del país. En posteriores visitas a los lugares 
de colecta y producción comercial se ha observado indicios de desaparición de las accesiones 
silvestres y cultivadas. La erosión genética es definida por Rodríguez et al., (1985) como la 
perdida irreversible de cultivares y especies, con ello se elimina la diversidad genética 
contenido en ella (características de adaptabilidad, resistencia, etc.).  
En el presente estudio se colectaron 25 accesiones del género Xanthosoma presentes en 
Nicaragua, se analizaron los descriptores fenotípicos entre y dentro de los tres acervos 
genéticos, se verificó la existencia o desaparición de accesiones de Xanthosoma reportados 
por García (2007) y se estableció el banco de germoplasma en el Centro Nacional de 
Investigación Agropecuaria del Instituto Nacional de Tecnología Agropecuaria (CNIA-
INTA), responsable del resguardo del germoplasma de los cultivos de importancia en el país. 
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II. OBJETIVOS 
2.1. Objetivo general 
 Describir las características morfológicas de los acervos genéticos del género 
Xanthosoma establecidos en un banco de germoplasma CNIA-INTA, 2016.  
2.2. Objetivos específicos 
 Evaluar las características agro-morfológicas dentro y entre acervos genéticos 
comestibles, silvestres emparentadas y silvestres de Xanthosoma colectadas en 
Nicaragua. 
 Conocer los indicios de erosión genética en el género Xanthosoma al comparar los datos 
de la colecta realizada en el presente estudio con una realizada hace 10 años. 
 Establecer el banco de germoplasma del género Xanthosoma en el CNIA-INTA para 
realizar estudios de pre y mejoramiento genético de las especies comestibles. 
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III. MATERIALES Y MÉTODOS 
3.1.  Colecta del material vegetal 
La colecta del material vegetal se realizó en nueve departamentos (Madriz, Nueva Segovia, 
Matagalpa, Chontales, RACCS, RACCN, Masaya, Managua y Chinandega) de las tres 
Regiones geomorfológicas de Nicaragua: Pacífico, Central y Caribe, en el período Marzo-
Abril 2015. Se incluyeron los lugares de colecta del estudio de García (2007).  
Cuadro 1. Departamentos, municipios, coordenadas y altura (msnm) de las especies Xanthosoma 
colectadas en Nicaragua y establecidas en el CNIA-INTA, 2015-2016.  
Genotipos Departamento Municipio 
Coordenadas 
Altura (msnm) Lat. N Long. O 
X. v. CH-1 Chinandega Chinandega 12°36'58.9'' 087°03'58.1'' 172 
X. w. CH-2 Chinandega Chinandega 12°36'58.9'' 087°03'58.1'' 172 
X. v. CH-3 Chinandega Chinandega 12°35'20.1'' 087°05'14.5'' 91 
X. spp CH-4 Chinandega Posoltega 12°32'57.919'' 86°59'32.481'' 81 
X. spp MY-1 Masaya Ticuantepe 11°58'44.227'' 86°15'16.653'' 452 
X. v. MY-2 Masaya Ticuantepe 11°58'45.6'' 086°14'27.3'' 408 
X. a. MY-3 Masaya Catarina 11°54'55.06'' 86°04'35.79'' 521 
X. spp MY-4 Masaya Pío XII 11°53'53.392'' 86°6'33.789'' 456 
X. v. CT Chontales San Pedro de Lóvago 12°07'32.6'' 085°17'10.8'' 481 
X. v. RSJ-1 Río San Juan Cruz verde 11°17'12.1'' 84°42'24.5'' 113 
X. m. RSJ-2 Río San Juan Cruz Verde 11°17'16.8'' 84°42'29.1'' 125 
X. v. RSJ-3 Río San Juan San Carlos 11°31'06.7'' 084°47'19.7'' 68 
X. w. RSJ-4 Río San Juan San Carlos 11°31'06.7'' 084°47'19.7'' 68 
X. s. RSJ-5 Río San Juan Las Palomas 11°31'2.755'' 84°49'23.444'' 67 
X. v. RSJ-6 Río San Juan Las Palomas 11°31'2.755'' 84°49'23.444'' 67 
X. v. RACCN-1 RACCN Siuna 13°42'59.004'' 84°46'27.951'' 145 
X. spp RACCN-2 RACCN Siuna 13°43'12.655'' 84°49'50.116'' 121 
X. v. RACCN-3 RACCN Siuna 13°43'12.655'' 84°49'50.116'' 121 
X. s. RACCN-4 RACCN Rosita 13°51'41.364'' 84°24'22.906'' 47 
X. s. RACCS-1 RACCS Nueva Guinea 11°42'52'' 084°25'59.4'' 167 
X. spp. RACCS-2 RACCS Nueva Guinea 11°39'33.4'' 084°22'008'' 231 
X. spp. RACCS-3 RACCS Nueva Guinea 11°41'15.1'' 084°27'23.0'' 201 
X. spp. RACCS-4 RACCS Kukra Hill 12°14' 83°45' 16 
X. spp. RACCS-5 RACCS Kukra Hill 12°14' 83°45' 16 
X. spp. RACCS-6 RACCS Kukra Hill 12°14' 83°45' 16 
X. v. (Xanthosoma violaceum), X. m. (Xanthosoma mexicanum), X. w. (Xanthosoma wendlandii), X. a. (Xanthosoma 
atrovirens), X. s. (Xanthosoma sagittifolium), X. spp. (X. sagittifolium o X. violaceum por identificar). CH: Chinandega, MY: 
Masaya, CT: Chontales, RSJ: Río San Juan, RACCN: Región Autónoma Costa Caribe Norte, RACCS: Región Autónoma 
Costa Caribe Sur. 
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Para ubicar las coordenadas del material colectado se utilizó un equipo de sistema de 
posicionamiento global (GPS, siglas en inglés de Global Position System), fichas de registro, 
cámara fotográfica, mapas, machetes, regla milimetradas, sacos y marcadores permanentes. 
3.2.  Datos de pasaporte 
La información se registró en una ficha de colecta de germoplasma. Se utilizaron los 
descriptores basados en la caracterización del género Xanthosoma del IBPGR (1989) y de 
Croat y Stiebel (2001) que comprende datos ecogeográficos, taxonómicos, características 
cuantitativas y cualitativas del material colectado, nombre del informante y sitio de colecta 
para las accesiones (Ficha, Anexo 16). 
Se creó una base de datos con la información de los agricultores visitados en el estudio y los 
agricultores de la base de datos elaborada por García (2007)  
3.3. Banco de germoplasma del género Xanthosoma  
El banco de germoplasma está ubicado en el Centro Nacional de Investigación Agropecuaria 
del Instituto Nicaragüense de Tecnología Agropecuaria (CNIA-INTA), ubicado en el 
kilómetro 14 ½ de la carretera norte; municipio de Managua, localizado entre las coordenadas 
12º08’36’’ latitud norte y a los 86º09’49’’ longitud oeste, su altitud es de 56 msnm. 
Multiplicación del material vegetal. Los genotipos colectados se limpiaron y multiplicaron 
aislando yemas individuales con potencial de regeneración como lo sugiere la Técnica de 
Reproducción Acelerada de Semillas (TRAS) reportada por Reyes y Aguilar (2010). Las 
yemas individualizadas se sembraron en bolsas de polietileno con lombrihumus, se regaron 
diariamente y se aplicó Trichoderma harzianum para prevenir la incidencia de enfermedades 
fungosas. 
3.3.1. Establecimiento del banco de germoplasma en campo 
Preparación del terreno. Se realizó la chapoda y limpieza del terreno, luego se realizó un pase 
de grada y un banqueo. 
Siembra del material vegetal. Se sembraron plantas de 10 cm con dos o tres hojas a una 
distancia de siembra 0.8 m entre planta y 1 m entre surco. 
Fertilización. Las fertilizaciones se realizaron después de las labores de limpieza. El tipo de 
fertilizante, la dosis y momento de aplicación (Días después de la siembra, dds) se presenta en 
el Cuadro 2. 
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Cuadro 2.  Fertilizantes, dosis (kg ha
-1
) y momentos de aplicación 
(dds) utilizada en el estudio. 
Fertilizante Dosis (kg ha
-1
) Momento de aplicación 
(dds) 
15-15-15 129.37
 
45 
18-46-0 64.68
 
45  
Urea 46% 64.68 60  
0-0-60 64.68 60 
Fitomare 1ml/litro de agua 2 aplicaciones/mes 
Control de malezas y aporque. Limpieza mecánica con azadones según incidencia de la 
misma también se realizó aporque de las plantas a los 45 y 60 dds. 
Riego. Se realizó con aspersores 2 horas 2 veces por semanas 
Cosecha. La cosecha se realizó a los 13 meses después de la siembra de forma manual con 
cobas y palas, luego se agruparon y se identificaron todas las plantas según su genotipo.  
3.4.  Variables evaluadas 
Se evaluaron variables morfológicas a los 174, 263 y 339 dds y las variables de rendimiento 
al momento de la cosecha. 
Cuadro 3. Descriptores morfológicos (cualitativos y cuantitativos) y de estructuras subterráneas según 
descriptores morfológicos IBPGR (1989). 
Descriptores Descripción 
Descriptores morfológicos cualitativos 
Forma de la hoja 1. Sagitada, 2. Hastada, 3. Cartucho, 4. Lobulada.  
Color de la hoja 1. Verde olivo, 2. Verde claro, 3. Verde oscuro, 4. Verde 
amarillo, 5. Variegación, 6. Verde olivo y claro.  
Presencia de cormelos 0. No hubo, 1. Si hubo 
Presencia de estolones 0. No hubo, 1. Si hubo 
Presencia de minicormelos 0. No hubo, 1. Si hubo 
Descriptores morfológicas cuantitativos 
Diámetro de pseudotallo  Evaluado desde el punto de inserción de las vainas de las hojas y 
la base del cormo. 
Altura de planta (cm)  Medido a partir de la base del pseudotallo hasta la inserción del 
pecíolo de la hoja de mayor altura en la planta. 
Largo de la hoja (cm) Desde el punto de inserción del pecíolo de la hoja hasta la punta 
de la hoja. 
Ancho de hoja (cm) Cruzando horizontalmente el punto de inserción del pecíolo de 
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la hoja. 
Número de hijos  Se contabilizó el número de vástagos originados a partir de la 
planta madre 
Número de hojas  Se contabilizó  el total de hojas presentes en la planta principal. 
Estructuras subterráneas  
Número de cormelos  Números de cormelos colectados al momento de la cosecha. 
Peso del cormelo (g) Promedio del peso registrado de cinco cormelos por planta 
Ancho del cormelo (cm) Medido en la parte media de los cormelos. Promedio de ancho 
registrado de cinco cormelos por planta 
Largo del cormelo (cm) Medido desde la cicatriz de inserción del cormelo con la planta, 
hasta la base de la yema principal de crecimiento del cormelo. 
Promedio del largo registrado de cinco cormelos por planta. 
Peso del cormo (g) El peso registrado por el cormo de la planta principal, limpio de 
hojas envolventes y restos de tierra. 
Ancho del cormo (cm) Registrado en la parte media del cormo de la planta principal. 
Largo del cormo (cm) Medido desde la base de la yema principal de crecimiento hasta 
la base del cormo. 
3.5.  Análisis de datos 
A los datos de las variables morfológicas y rendimiento se les calculó la media de datos 
provenientes de cinco plantas por accesión. Los datos se presentan en histogramas y tablas de 
medias. 
Se realizó un análisis multivariado en el programa InfoStat versión 2017 basado en los 
descriptores morfológicos cuantitativos y cualitativos (altura de planta, diámetro del 
pseudotallo, área foliar, número de hijos, forma, color y número de hojas y presencia de 
comerlos, minicormelos y estolones). Se construyó una matriz de similitud y se utilizó el 
promedio Linkage y la distancia Euclídea para agrupar las accesiones según características 
similares en un análisis de conglomerado.  
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IV. RESULTADOS Y DISCUSIÓN 
4.1. Colecta del germoplasma 
En la Región del Pacífico, departamento de Chinandega se colectaron X. spp (1), X. violaceum 
(2), X. wendlandii (1). En Masaya se colectaron X. spp (2), X. atrovirens (1) y X. violaceum 
(1). En la Región Central, departamento de Río San Juan, se colectaron las especies: X. 
violaceum (3), Xanthosoma mexicanum (1), Xanthosoma wendlandii (1) y Xanthosoma 
sagittifolium (1). En Chontales se colectó únicamente X. violaceum (1). En la Región 
Autónoma Costa Caribe Norte se encontraron X. violaceum (2), X. sagittifolium (1) y X. spp 
(1) y en la Región Autónoma Costa Caribe Sur se colectaron X. spp (5) y X. sagittifolium (1).  
4.2. Acervos genéticos del género Xanthosoma en Nicaragua 
Se identificaron tres grupos de acervos genéticos en el género Xanthosoma colectados en 
Nicaragua (Cuadro 4). El acervo genético uno lo constituyen las especies Xanthosomas 
comestibles: X. sagittifolium y X. violaceum. El acervo genético dos lo constituyen las 
especies Xanthosomas emparentadas a las comestibles que poseen características similares a 
las especies X. sagittifolium y X. violaceum como altura de planta, forma de la hoja, color del 
pseudotallo y de cormo. En el acervo genético tres se identificaron las especies Xanthosomas 
silvestres que no tienen mucha relación con las especies cultivadas X. mexicanum, X. 
wendlandii y X. atrovirens. 
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Cuadro 4.  Clasificación de los acervos genéticos del género Xanthosoma colectados 
en Nicaragua. 
Especies Accesiones 
Acervo genético 1. Xanthosoma comestibles 
 Xanthosoma sagittifolium X. s. RSJ-5 
Xanthosoma sagittifolium X. s. RACCN-4 
Xanthosoma sagittifolium X. s. RACCS-1 
Xanthosoma violaceum X. v. RACCN-3 
Xanthosoma violaceum X. v. RACCN-1 
Xanthosoma violaceum X. v. RSJ-6 
Xanthosoma violaceum X. v. CH-1 
Xanthosoma violaceum X. v. CH-3 
Xanthosoma violaceum X. v. RSJ-3 
Xanthosoma violaceum X. v. CT 
Xanthosoma violaceum X. v. MY-2 
Xanthosoma violaceum X. v. RSJ-1 
Acervo genético 2. Xanthosoma emparentadas a las comestibles 
 Xanthosoma spp.  X. spp. RACCN-2 
Xanthosoma spp.  X. spp. RACCS-5 
Xanthosoma spp.  X. spp. RACCS-2 
Xanthosoma spp.  X. spp. MY-1 
Xanthosoma spp.  X. spp. CH-4 
Xanthosoma spp.  X. spp. RACCS-6 
Xanthosoma spp.  X. spp. RACCS-4 
Xanthosoma spp.  X. spp. RACCS-3 
Xanthosoma spp.  X. spp. MY-4 
Acervo genético 3. Xanthosoma silvestres 
 Xanthosoma wendlandii  X. w. RSJ 4 
Xanthosoma wendlandii  X. w. CH-2 
Xanthosoma mexicanum X. m. RSJ-2 
Xanthosoma atrovirens X. a. MY-3 
4.3. Descriptores morfológicos  
4.3.1 Acervo genético 1 
X. s. RSJ-5 y X. s RACCN-4 registraron consistentemente las plantas más altas, de mayor 
grosor del pseudotallo, de mayor área foliar, mayor número de hijos y de mayor número de 
hoja. X. v. MY-2 registró las plantas con los menores valores. Los valores de altura de planta, 
diámetro del pseudotallo, área foliar, número de hijos y hojas aumentaron con el incremento 
del número de dds (Anexos 1, 2, 3, 4 y 5). Las accesiones registraron similares números de 
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hojas en las tres fechas evaluadas y difirieron en el tamaño de las hojas a los 174 y 339 dds 
(Figura 1). 
 
Figura 1.  Promedio de altura de planta (cm), diámetro del pseudotallo (cm), área foliar (cm
2
), número de 
hijos y de hojas de plantas del acervo genético 1 a los 263 días de establecidas en el CNIA-INTA, 
2016. 
Moreno y Suárez (2009), Centeno y Orozco (2009) y Alfaro (2010) evaluaron en sus estudios 
las accesiones X. v. CT, X. s. RACCS-1, X. v. CH-1. Reportan resultados similares a los 
realizados en el presente estudio con plantas de mayor tamaño, grosor y número de hojas. X. 
s. RACCS-1 y X. v. CH-1 registran hojas de menor tamaño significativamente en los estudios 
antes mencionados.  
4.3.2.    Acervo genético 2  
Las accesiones registraron tendencia a aumentar los valores de los descriptores morfológicos 
con el aumento de los dds, también registraron valores similares en número de hijos y hojas 
(Anexos 6, 7, 8, 9 y 10). 
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Las accesiones X. spp. RACCN-2, X. spp. RACCS-2 y X. spp. RACCS-3 registraron 
consistentemente los mayores valores de altura de planta, grosor de tallo, área foliar y número  
Figura 2.  Promedio de altura de planta (cm), diámetro del pseudotallo (cm), área foliar (cm
2
), número de 
hijos y de hojas de plantas del acervo genético 2 a los 263 días de establecidas en el CNIA-INTA, 
2016. 
 
de hojas en las tres fechas de evaluación. X. spp. CH-4 y X. spp. MY-4 registró las plantas 
más pequeñas, más delgadas, con hojas de menor tamaño y menos número de hijos. La mayor 
parte de las accesiones fueron similares en número de hojas durante las tres evaluaciones 
(Figura 2). 
 Las accesiones X. spp. RACCS-3, X. spp. MY-4, X. spp. MY-1, y X. spp. RACCS-2 
coinciden en desarrollar plantas estadísticamente superiores en tamaño, grosor, número de 
hojas y área foliar similares en estudios realizados por Moreno y Suárez (2009), Centeno y 
Orozco (2009) y Alfaro (2010). En el presente estudio la accesión X. spp. CH-4 obtuvo el 
mayor número significativo de hijos; en los estudios de Centeno y Orozco (2009) registró 
datos relativamente bajos.  
  
12 
 
4.3.3.  Acervo genético 3  
Las accesiones registraron valores similares en diámetro del pseudotallo, número de hijos y 
número de hojas (Anexos 11, 12, 13, 14 y 15). X. w. RSJ-4 obtuvo consistentemente los 
mayores valores de altura de planta, diámetro del pseudotallo, área foliar, número de hijos y 
hojas en las evaluaciones realizadas. X. w. CH-2 registró la planta con los menores valores de 
los descriptores morfológicos altura de planta, diámetro del pseudotallo y área foliar (Figura 
3). 
 
Figura 3.  Promedio de altura de planta (cm), diámetro del pseudotallo (cm), área foliar (cm
2
), número de 
hijos y de hojas de plantas del acervo genético 3 a los 263 días de establecidas en el CNIA-INTA, 
2016. 
Moreno y Suárez (2009) evaluaron las accesiones silvestres, X. wendlandii, X. atrovirens y X. 
mexicanum registrando datos fenológicos y morfológicos similares a las evaluadas en el 
presente estudio. 
4.4. Descriptores de las estructuras subterráneas 
4.4.1. Acervo genético 1 
Las accesiones X. v. CT, X. s. RACCN-4, X. s. RSJ-5, X. v. RSJ-6, X. v. RACCN-1, X. v. 
RACCN-3, X. v. RSJ 3, X. v. MY-2 registraron cormos de mayor longitud, grosor y peso. X. v. 
CH-1, X. s. RACCS-1 presentaron cormos de peso y largo similares a los anteriores y de 
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grosor estadísticamente inferior. X. v. RSJ 1 registró los valores inferiores de peso, largo, 
ancho del cormo (Cuadro 5).  
Cuadro 5.  Promedio de largo (cm), ancho (cm) y peso (g) de cormo y cormelos del acervo genético 1 
establecidas en el CNIA-INTA, 2016. 
Accesiones Cormo  Cormelos 
Peso     Largo       Ancho  Peso      Largo       Ancho          Número 
 
X. v. CT 1350.00  14.88  11.09  60.48  6.62  4.10  8.80  
X. s. RACCN-4 1167.60  17.34  09.85  120.56  8.31  4.80  27.40  
X. s. RSJ-5 1022.40 15.84  09.95  133.76  9.93  5.36  19.40  
X. v. RSJ-6 955.50  14.48  10.21  60.00  7.16  4.06  7.25  
X. v. RACCN-1 720.80  13.59  08.88  74.13  7.05  3.83  5.00  
X. v. RACCN-3 674.67  12.94  09.08  sd   sd sd 0.00   
X. v. RSJ 3 636.40  12.37  08.08  62.03  6.00  4.04  6.00  
X. v. MY-2 510.00  11.60  09.05  42.20  6.93  3.20  4.50  
X. v. CH-1 469.60 12.82  08.01  100.00 7.90  4.84  0.60   
X. s. RACCS-1 437.50 12.09  07.38  40.60  4.59  3.57  4.00  
X. v. CH-3 359.80  10.39  07.34  28.71  4.20  5.06  2.20  
X. v. RSJ 1 142.00  08.08  05.95  10.50  3.63  1.93  1.50  
 
Las accesiones X. v. CT, X. s. RACCN-4, X. s. RSJ-5, X. v. RSJ-6, X. v. RACCN-1, X. v. RSJ 
3, X. v. MY-2, X. v. CH-1 registraron los cormelos de mayor peso, largo y ancho. X. s. 
RACCN-4, X. s. RSJ-5 también produjeron el mayor número de cormelos. X. v. RSJ 1 obtuvo 
el menor número de cormelos, de menor tamaño, grosor, peso. 
 
4.4.2. Acervo genético 2  
Todas las accesiones registraron cormos similares en tamaño, ancho y peso; mayores a los 
registrados por  X. spp. CH-4  (Cuadro 6). 
Cuadro 6.  Promedio de largo (cm), ancho (cm), peso (g) de cormo y estolones del acervo genético 2 
establecidas en el CNIA-INTA, 2016. 
Accesiones Cormo Estolones 
Peso Largo      Ancho Peso Largo Ancho Número 
 
X. spp. RACCS-2 2181.00  19.10  12.70  79.20  15.39  3.83  17.50  
X. spp. RACCN-2 1578.40  17.69   11.00  200.24  09.65  5.71  17.80  
X. spp. RACCS-3 1482.80  16.12  11.08  103.50  08.87  3.97 8.40  
X. spp. RACCS-4 1132.40  16.27  09.86  182.06  09.03  4.47  5.60  
X. spp. MY-4 808.00  15.37 09.83  50.00  07.69 2.79  19.00  
X. spp. MY-1 716.00  14.07 09.37  113.40  08.89 3.98  8.50  
X. spp. RACCS-6 661.20  11.98  09.63  234.00  09.74  6.50  6.60  
X. spp. RACCS-5 541.20 13.33  08.17  63.37  06.93 4.13  24.80  
X. spp. CH-4 146.40 11.56 04.53  51.60  08.17 3.36  15.20  
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Las accesiones fueron similares en peso y número de estolones. X. spp. RACCN-2, X. spp. 
RACCS-4, X. spp. RACCS-6 fueron superiores en el tamaño y grosor de estolones. X. spp. 
RACCS-2 obtuvo también estolones de tamaño superior.  
4.4.3 Acervo genético 3 
Las accesiones registraron cormos similares en tamaño y de peso y anchos diferentes (Cuadro 
7). X. w. RSJ-4 y X. w. CH-2 registraron los mayores valores de los tres descriptores. 
Ninguna accesión registró minicormelos en sus estructuras subterráneas. 
Cuadro 7.  Promedio de largo (cm), ancho (cm) y peso (g) de cormo del acervo 
genético 3 establecidas en el CNIA-INTA, 2016. 
Accesiones Cormo 
Peso Largo Ancho 
X. w. RSJ-4 96.00  4.12  6.25  
X. w. CH-2 32.00  2.83  3.65  
X. m. RSJ 2 16.00  3.72  2.92  
X. a. MY-3 12.00  4.23  2.62  
4.5. Análisis multivariado  
El análisis multivariado determinó la conformación de dos conglomerados. Los acervos 
genéticos 1 y 2 fueron ubicados en un mismo conglomerado. Las accesiones del acervo 3 
junto con la accesión X. spp. CH-4 se ubicaron en otro conglomerado. Las accesiones del 
acervo genético 2 conforman un subgrupo y las accesiones del acervo genético 1 conforman 
otro subgrupo del primer conglomerado (Figura 4).  
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Figura 4.  Dendograma originado a partir del análisis multivariado de 11 caracteres morfológicos 
cualitativos y cuantitativos de las 25 accesiones del género Xanthosoma colectados en 
Nicaragua y establecidos en el CNIA-INTA, 2016. 
Los resultados refuerzan el planteamiento de la existencia de los tres acervos genéticos. Todas 
las accesiones tienen crecimiento acaulescente. El acervo genético 1 presenta plantas de altura 
moderada (31-130 cm), hojas de forma sagitada, enteras, lisas, de color verde olivo-verde 
claro y la especie X. sagittifolium hojas con lóbulos traslapados. Además desarrollan cormelos 
comestibles alargados o redondos. El acervo genético 2 producen plantas vigorosas y de 131-
180 cm de altura, hojas de forma hastada, enteras, lisas, de color verde olivo-verde claro y 
desarrollan estolones. Las plantas del acervo genético 3 son de pequeña altura (10-29 cm), 
con hojas de formas diferentes, en el caso de X. atrovirens las hojas termina en puntas 
enrolladas, en X. wendlandii las hojas son lobuladas y X. mexicanum tiene hojas sagitadas. 
Presentan hojas de colores verde, verde-oscuro, amarillas y variegadas. X. wendlandii y X. 
mexicanum producen muchos minicormelos redondos. Las plantas de X. mexicanum presentan 
pubescencia en toda la planta. 
El quequisque es la única especie arácea nativa del continente americano que es utilizada 
mundialmente en alimentación (Bown, 2000) y domesticada y cultivada en tiempos 
precolombinos (Wilson, 1984; Montaldo, 1991). El quequisque es uno de los primeros 
cultivos domesticados y utilizados por las poblaciones originales de Nicaragua. De acuerdo 
MARENA (1999) el quequisque junto al maíz, frijol, yuca, tabaco y cacao eran cultivados por 
los nativos antes del siglo XVI. Según Wheelock (1998) el quequisque era ya consumido 
intensivamente por los misquitos y mayagnas de la costa Caribe nicaragüense. El quequisque 
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es conocido como “duswa” por los misquitos y “wilis” por los mayagnas. Lacayo (2015) 
plantea que los primeros pobladores indígenas descendientes de las tribus los Matagalpa 
poseían grandes extensiones de tierras o montañas vírgenes, sus principales cultivos fueron el 
frijol, cacao, yuca, quequisque y especies como la pimienta de olor.  
Las 12 accesiones comestibles verificadas y colectadas (X. violaceum y X. sagittifolium) 
posiblemente han sido cultivadas y mantenidas en el tiempo por agricultores de las zonas de 
colecta, con excepción de las accesiones colectadas y verificadas en Nueva Guinea que fueron 
introducidos desde Costa Rica. Las zonas de Masaya-Ticuantepe, San Benito-Chinandega, 
San Fernando-Nueva Segovia, Rosita, Siuna-RACCN y Kukra Hill-RACCS coinciden en ser 
localidades donde se asentaron poblaciones de nicaragüenses aborígenes. Es muy probable 
que los genotipos de quequisque colectados en estos lugares hayan sido domesticados por 
poblaciones de agricultores originales. Según Rodríguez et al. (1985) la diversidad de 
condiciones climáticas de temperatura, humedad y suelo, característica de las zonas tropicales 
y subtropicales es donde se asientan los centros de origen de las especies, García (2007) 
Reportó 63 accesiones de siete especies (X. mexicanum, X. wendlandii, X. robustum, X. 
atrovirens, X. spp., X. sagittifolium, X. violaceum) distribuidas en las tres regiones 
edafoclimáticas del país.  
La erosión genética ha sido definida como la reducción permanente de la riqueza de alelos, o 
de la combinación de alelos, en el tiempo en un área definida (Guarino, 1999), es decir, se 
trataría del proceso contrario, negativo y complementario, al proceso de creación de 
diversidad biológica (Soriano et al. 2000). Según Chahal y Gosal (2002) es la reducción en el 
número de variantes cultivadas por los agricultores y de hábitats silvestres debido a 
perturbaciones humanas en cualquier cultivo. 
Los reportes de erosión genética del quequisque en Nicaragua son escasos, sin embargo no 
significa que no ocurra Vega-Jarquín (2008) menciona a Xanthosoma como una de las 
especies cuya sobrevivencia han sido afectada significativamente por la sustitución de 
variedades, el crecimiento demográfico y los desastres naturales. 
Hace 10 años García (2007) realizó un estudio prospectivo de las especies Xanthosoma en 
Nicaragua y precisó las coordenadas geográficas de los lugares donde se encontraban. En el 
presente estudio se visitaron los mismos lugares para colectar y corroborar la existencia de las 
accesiones silvestres y comestibles reportadas. Algunos hechos indican que el germoplasma 
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del género Xanthosoma experimenta erosión genética. García, (2007) en Chinandega colectó 
una accesión X. spp. (12° 33’ N, 86° 59’ W), crecía en un cerco que divide un campo de 
cultivo con la carretera y cuya característica llamativa era su fuerte olor amoniacal. En la 
colecta realizada en el presente estudio no se encontró esté genotipo. En Masaya, Ticuantepe 
y Chinandega los agricultores han dejado de cultivar quequisque por la disminución sostenida 
del período y la precipitación de las lluvias. En este estudio no fue fácil encontrar agricultores 
con plantaciones comerciales o para autoconsumo. 
García (2007) colectó en Santa Clara-San Fernando, Nueva Segovia (13° 40’ N, 86° 19’ W) 
en la ribera del río tres accesiones: X. mexicanum, X. spp (cormo con pulpa blanca) y X. spp 
(cormo pulpa amarilla). Durante la verificación-colecta realizada en este estudio no se 
encontró la variante de cormo de pulpa amarilla (datos no incluidos en el estudio). Durante la 
colecta realizada en este estudio el caudal del río había disminuido significativamente después 
de varios años de sequía.  
De acuerdo con Ruíz (2014) el problema de la erosión genética de las variedades locales se ve 
agravado por la desaparición de especies y formas silvestres de las plantas cultivadas debida a 
procesos como la deforestación masiva o la degradación y contaminación de los hábitats 
naturales que son resultados de la explotación abusiva de los recursos del planeta. La pérdida 
de variabilidad genética supone una limitación de la capacidad de responder a nuevas 
necesidades y un incremento de la vulnerabilidad de nuestros cultivos frente a cambios 
ambientales o aparición de nuevas plagas o enfermedades. 
El presente estudio verificó la existencia de tres acervos genéticos Xanthosoma en Nicaragua. 
El acervo uno lo constituyen 12 accesiones comestibles (X. violaceum y X. sagittifolium). En 
el acervo dos se agrupan nueve accesiones emparentadas con las comestibles, llamadas con el 
término genérico de Xanthosoma spp. El tercer acervo lo forman cuatro accesiones de X. 
wendlandii, X. mexicanum, y X. atrovirens.  
X. wendlandii es una especie ubicua en Nicaragua, se colectó una sola accesión, sin embargo 
se encuentra creciendo en la mayoría de los agro-ecosistemas involucrados en este estudio. X. 
mexicanum se encontró en Río San Juan, El Rama, Nueva Guinea y Nueva Segovia. 
Croat y Stiebel (2001) en su trabajo Flora de Nicaragua, reportan únicamente 4 especies 
Xanthosoma: X. violaceum, X. mexicanum, X. wendlandii y X. robustum. Los trabajos de 
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García (2007) y el presente estudio coinciden en que existen al menos dos especies más, y que 
debe aclararse la clasificación botánica del grupo de accesiones X. spp. 
De acuerdo con Chahal y Gosal (2002) los recursos genéticos reflejan un conjunto complejo 
de genes divergentes que le han permitido a los cultivos adaptarse a los cambios ambientales 
desde su origen. El fitomejoramiento tiene no sólo que mejorar el potencial de productividad 
de la planta existente, sino también debe mantener el actual nivel de producción debido a 
ruptura de la resistencia o tolerancia a enfermedades o plagas de insectos. La sobrevivencia de 
la población mundial en crecimiento exige el desarrollo de cultivos todavía con mayor 
productividad, adaptación a una más amplia gama de medio ambientes, de alto valor nutritivo 
e industrial, además añadido múltiple niveles de resistencia o tolerancia a los estreses bióticos 
y abióticos existentes y eventuales. Con este fin, actualmente se necesitaría una gama mucho 
más amplia de germoplasma que la utilizada en el pasado. Las especies silvestres y materiales 
criollos primitivos aún existentes en diversas situaciones tendrán que ser conservadas y 
explotadas.  
Para iniciar un programa de mejoramiento genético del quequisque habrá que realizar estudios 
básicos en el banco de germoplasma colectado, además del realizado por Acebedo y Navarro 
(2010). Por ejemplo determinar la ploidía de los genotipos del banco, evaluar el 
comportamiento de las accesiones silvestres con respecto al mal seco y determinar la relación 
de parentesco genético de las accesiones del banco.  
El establecimiento del banco de germoplasma del género Xanthosoma en Nicaragua puede 
contribuir al esclarecimiento internacional de la taxonomía de este género. Según Reyes 
(2006) existen claras discrepancias e incertidumbres con respecto a la taxonomía en el nivel 
de la especie dentro del género Xanthosoma. 
En la década de los ochenta del siglo pasado el incremento de la demanda internacional de 
quequisque motivó a los productores del trópico húmedo sembrar pequeñas áreas para 
exportación. En los años subsiguientes las áreas de producción se incrementaron hasta llegar 
al máximo de 30 mil hectáreas sembradas en 2001 (Saavedra y Reyes, 2014). Los agricultores 
utilizaron semilla proveniente de zonas de Costa Rica afectadas por el mal seco. Se introdujo 
la enfermedad y se contaminaron los suelos con el agente causal, el Oomicete Pythium 
myriotylum (Reyes y Aguilar, 2005). El hongo destruye el sistema radical de la planta y le 
causa la muerte. Establecido en el suelo es prácticamente imposible su erradicación. La 
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búsqueda de áreas libres del patógeno ha incrementado la agricultura migratoria. Actualmente 
la producción de quequisque se ha trasladado a la frontera agrícola del trópico húmedo donde 
se obtienen buenos rendimientos por no más de dos ciclos seguidos, encareciendo la 
producción y contaminando los suelos sanos.  
Según Reyes et al. (2013) no existen hasta el momento genotipos resistentes al mal seco. 
Acebedo y Navarro (2010) en su estudio determinaron que P. myriotylum afectó severamente 
las 15 accesiones cultivadas establecidas en suelo con antecedentes de mal seco en Nueva 
Guinea. La enfermedad causó 90-100% de pérdidas en el rendimiento. La variabilidad y 
diversidad de Xanthosoma verificadas y colectadas en el presente estudio pueden ser 
aprovechadas para definir la respuesta de los acervos dos y tres al ataque del mal seco, para 
evaluar potenciales cruzamientos dentro de las accesiones cultivadas, entre accesiones de los 
acervos uno y dos, y el empleo de mutaciones y métodos de mejoramiento especiales en las 
accesiones comestibles.  
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V.  CONCLUSIONES 
 
 Las accesiones Xanthosoma difirieron en características morfológicas y de rendimiento 
entre y dentro de los acervos genéticos. 
 La reducción de las precipitaciones en Masaya y Chinandega y el mal seco en el trópico 
húmedo y la zona norte provocan indicios de erosión genética en el género Xanthosoma 
en Nicaragua.  
 Se identificaron y describen tres acervos genéticos del género Xanthosoma colectados en 
Nicaragua. El acervo genético 1: Xanthosoma comestibles; el acervo genético 2: 
Xanthosoma silvestres emparentadas con las comestibles y el acervo genético 3; 
Xanthosoma silvestres. 
 Se colectaron y establecieron en el banco de germoplasma 25 accesiones de seis especies 
Xanthosoma en Nicaragua (3 X. sagittifolium, 9 X. violaceum, 9 X. spp., 2 X. wendlandii, 
1 X. mexicanum y 1 X. atrovirens). 
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VI. RECOMENDACIONES 
 
 Impulsar trabajos para determinar el nivel de ploidía de las accesiones del 
germoplasma de Xanthosoma colectado en el presente estudio con énfasis en los tres 
acervos genéticos. 
 
 Estudiar la respuesta de los tres acervos genéticos del género Xanthosoma al mal seco. 
 
 Esclarecer la clasificación taxonómica de los miembros de los tres acervos genéticos 
registrados en el presente estudio.  
 
 Considerar las accesiones del banco de germoplasma en futuros estudios de 
mejoramiento genético de las accesiones comestibles con miras a afrontar el cambio 
climático, las actuales y potenciales plagas y enfermedades.  
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VIII. ANEXOS 
 
Anexo 1.  Altura de plantas (cm) a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 1 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016. 
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. s. RSJ-5 59.20  78.00  142.00 
X. s. RACCN-4 57.60  91.20   148.00 
X. v. RACCN-3 52.67   67.67 84.67   
X. v. RACCN-1 46.60   60.60 86.20   
X. v. RSJ-6 42.20  66.20 98.60   
X. v. CH-1 41.60   54.20 76.60   
X. v. CH-3 41.00   40.20 66.40   
X. v. RSJ-3 39.80   56.80  90.20   
X. v. CT 38.80  66.80 95.00   
X. s. RACCS-1 34.40  45.20 62.40   
X. v. MY-2 15.80 30.25 89.00   
X. v. RSJ-1 15.13 43.60 165.80  
 
 
 
Anexo 2.  Diámetro del pseudotallo (cm) a los 174, 263 y 339 dds de accesiones 
del acervo genético 1 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. s. RACCN-4 6.60 8.80 15.00 
X. v. RACCN-3 6.00 7.67 09.00 
X. s. RSJ-5 5.10 8.60 11.60 
X. v. RSJ-6 4.16 6.80 09.00 
X. v. RACCN-1 4.00  5.80 10.60 
X. v. CH-1 3.94 6.20 06.70 
X. v. CH-3 3.60 4.80 06.20 
X. v. RSJ 3 3.20 6.00 09.20 
X. s. RACCS-1 3.20 5.00 07.30 
X. v. CT 3.00 6.80 10.40 
X. v. RSJ-1 1.50 5.60 14.20 
X. v. MY-2 1.40 2.00 08.00 
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Anexo 3.   Área foliar de plantas (cm2) a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 1 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. s. RACCN-4 1016.46  2123.21  4536.50   
X. v. RACCN-3 905.02    1232.84  1375.41  
X. s. RSJ-5 876.38    2061.05  4214.74  
X. v. RACCN-1 599.47    1036.30  2528.73  
X. v. CT 587.86   1300.62  2787.14  
X. v. RSJ-6 476.71   1218.34  2219.70  
X. s. RACCS-1 466.79   753.62    1644.28  
X. v. RSJ-3 455.62   1152.33  1791.98  
X. v. CH-1 448.62   813.70    1401.86  
X. v. CH-3 350.46   576.02    1050.50  
X. v. MY-2 92.44    276.76   2255.52  
X. v. RSJ-1 65.86    1819.51 9352.42   
 
 
Anexo 4.  Número de hijos de plantas a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 1 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016. 
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. s. RACCN-4 0.80  2.40  6.40  
X. v. RSJ-3 0.20  0.00  1.00  
X. v. CT 0.20  0.20  0.80  
X. v. RACCN-1 0.00  0.60  1.00  
X. v. RACCN-3 0.00  0.00  0.00  
X. s. RACCS-1 0.00  0.00  0.00  
X. s. RSJ-5 0.00  1.40  3.20  
X. v. MY-2 0.00  0.00  0.00  
X. v. CH-1 0.00  0.20  0.20  
X. v. CH-3 0.00  0.00  0.00  
X. v. RSJ-6 0.00  0.40  0.60  
X. v. RSJ-1 0.00  0.20  6.20  
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Anexo 5.  Número de hojas de plantas a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 1  colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016.   
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339 
X. v. RACCN-1 4.40  5.20  5.60  
X. v. CT 4.20  5.60  6.40  
X. s. RACCS-1 4.20  4.60  5.20  
X. v. RSJ 3 4.20  5.00  5.40  
X. s. RACCN-4 4.00  5.40  7.40  
X. s. RSJ-5 4.00  5.40  4.40  
X. v. RSJ-6 3.80  5.40  5.20  
X. v. RACCN-3 3.67  6.00  5.33  
X. v. CH-1 3.60  4.20  5.40  
X. v. CH-3 3.60  4.00  5.40  
X. v. MY-2 2.20  2.75  6.50  
X. v. RSJ 1 1.75   4.60  6.00  
 
 
Anexo 6.  Altura de plantas (cm) a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del acervo 
genético 2 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 
2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. spp. RACCN-2 65.20 91.20  134.40 
X. spp. RACCS-5 54.80 78.40  111.20 
X. spp. RACCS-2 50.10 72.00  148.00 
X. spp. MY-1 50.00  70.33  94.33   
X. spp. CH-4 49.20  28.00  57.40   
X. spp. RACCS-6 48.20  84.40  125.40 
X. spp. RACCS-4 47.60  73.80  102.20 
X. spp. RACCS-3 41.80  77.80  121.60 
X. spp. MY-4 23.00  67.00  95.00   
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Anexo 7.  Diámetro del pseudotallo (cm) a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 2 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016.   
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. spp. RACCN-2 7.40  9.80  12.40  
X. spp. MY-1 6.00  5.67  9.67   
X. spp. RACCS-2 5.20  7.50  15.30  
X. spp. RACCS-6 4.70  8.00  11.20  
X. spp. RACCS-5 4.50  7.40  09.20  
X. spp. RACCS-4 4.40  9.80  12.40  
X. spp. RACCS-3 4.20  8.80  12.20  
X. spp. CH-4 3.48  3.00  04.50  
X. spp. MY-4 2.00  7.00  12.00  
 
 
Anexo 8.  Área foliar de plantas (cm2) a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 2 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016. 
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. spp. RACCS-2 1454.84  2866.39  9020.60  
X. spp. RACCN-2 1359.82  2347.28  4820.66  
X. spp. RACCS-6 1152.11  3237.65  4131.27  
X. spp. MY-1 1077.44  1992.08  2888.96  
X. spp. RACCS-3 1070.93  3757.42  7477.55  
X. spp. CH-4 1026.23  299.85   787.66   
X. spp. RACCS-5 856.18   1546.01 2404.70  
X. spp. RACCS-4 751.32   1713.25  2542.94  
X. spp. MY-4 290.08   1968.40  3131.68  
 
 
Anexo 9.   Número de hijos de plantas a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 2 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-
INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. spp. RACCS-6 5.00  7.40  7.20  
X. spp. RACCS-5 1.00  4.00  6.60  
X. spp. RACCN-2 1.00  2.20  4.60  
X. spp. MY-1 1.00  2.33  4.00  
X. spp. RACCS-4 0.60  0.60  0.40  
X. spp. RACCS-2 0.20  0.75  6.00  
X. spp. CH-4 0.20  5.00  5.80  
X. spp. MY-4 0.00  0.00  3.00  
X. spp. RACCS-3 0.00  4.60  3.00  
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Anexo 10.  Número de hojas de las plantas a los 174, 263 y 339 dds de accesiones del 
acervo genético 2 colectadas en Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 
2016. 
Genotipos Días después de la siembra 
174  263  339  
X. spp. RACCS-2 5.00  6.00  6.80  
X. spp. MY-1 5.00  5.00  6.00  
X. spp. CH-4 4.80  3.40  5.40  
X. spp. RACCS-6 4.60  6.20  4.00  
X. spp. RACCS-4 4.40  6.00  5.60  
X. spp. RACCN-2 4.20  5.60  6.40  
X. spp. RACCS-3 4.20  6.00  6.80  
X. spp. MY-4 4.00  5.00  6.00  
X. spp. RACCS-5 3.60  4.60  4.00  
 
 
Anexo 11.  Altura de plantas (cm) a los 263 y 339 dds de 
accesiones del acervo genético 3 colectadas en 
Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
263  339  
X. w. RSJ 4 23.33  44.60  
X. a. MY-3 14.00  34.00  
X. w. CH-2 09.50  12.67  
X. m. RSJ-2 08.40  20.60  
 
 
Anexo 12.  Diámetro del pseudotallo (cm) a los 263 y 339 dds de 
accesiones del acervo genético 3 colectadas en 
Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
263 339  
X. a. MY-3 2.00  3.00  
X. w. RSJ 4 1.67  3.60  
X. m. RSJ 2 1.00  1.90  
X. w. CH-2  0.50  1.33  
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Anexo 13. Área foliar de plantas (cm2) a los 263 y 339 dds de 
accesiones del acervo genético 3 colectadas en 
Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
263 339  
X. m. RSJ-2 157.32  332.11   
X. w. RSJ-4 135.17  1608.76 
X. a. MY-3 72.52   293.04   
X. w. CH-2 46.62   511.09   
 
 
Anexo 14.  Número de hijos de plantas a los 263 y 339 dds de 
accesiones del acervo genético 3 colectadas en 
Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 2016.  
Genotipos Días después de la siembra 
263  339  
X. w. RSJ 4 0.67  0.80  
X. m. RSJ 2 0.20  0.20  
X. a. MY-3 0.00  0.00  
X. w. CH-2 0.00  0.00  
 
 
Anexo 15.  Número de hojas de las plantas a los 263 y 339 dds de 
accesiones del acervo genético 3 colectadas en 
Nicaragua, establecidas en el CNIA-INTA, 2016. 
Genotipos Días después de la siembra 
263  339  
X. a. MY-3 3.00  4.00  
X. m. RSJ 2 2.80  4.00  
X. w. RSJ 4 1.67  3.40  
X. w. CH-2 1.50  3.33  
 
 
  
  
31 
 
Anexo 16: Ficha de colecta del germoplasma.  
PROGRAMA DE RECURSOS GENÉTICOS NICARAGUENSES 
 FICHA DE COLECTA DE GERMOPLASMA  
FECHA DE COLECTA: 
NÚMERO DE FICHA: 
ACCESIÓN NÚMERO: 
NOMBRE DE LA COLECTA: 
TARJETA: I TARJETA: II 
I. TAXONOMÍA                                                                                            II. GEOGRAFÍA 
FAMILIA LUGAR DE COLECTA 
GÉNERO MUNICIPIO 
ESPECIE DEPARTAMENTO 
SUB-ESPECIE REGIÓN O ZONA 
VARIEDAD PAIS DE COLECTA 
NOMBRE COMÚN LATITUD 
NOMBRE LOCAL LONGITUD 
 ALTITUD (msnm) 
III.  ECOLOGÍA 
15) OROGRAFÍA 16) TIPOLOGIA DE SITIO 17) TIPO DE 
SUELO 
1- Nivel 1- Campo 11- Selva tropical media 1- Arenoso 
2- clima 2- Borde de camino 12- Selva tropical alta 2- Limoso 
3- Escarpado 3- Pantano 13- Jardín 3- Arcilloso 
4- Clima redondeada 4- Playa 14- Huerto familiar 4- Franco 
5- Pendiente escarpada 5- Desierto 15- Otros 5- Pedregoso 
6- Pendiente media 6- Pastizal 6-Franco arcilloso 
7- Terraza 7- Bosque caducifolio 7- Otros 
8- Pendiente ligera 8- Bosque perennifolio                                         18) INSOLACIÓN 
9-Depresión abierta 9- Selva tropical baja                                              1- Soleado 
10- Otros 10- borde con agua dulce                                      2- Medio sombreado 
  3- Sombreado  
  4- Otros 
III. CARACTERISTICAS DEL MATERIAL VEGETAL 
19) CONDICIONES DEL CRECIMIENTO 20) HÁBITOS DEL 
CRECIMIENTO     21) ABUNDANCIA  
1- Silvestres 1- Rastrero                                              1- Muy escaso 
2- Fomentado 2- Herbáceo                                            2- Escaso 
 3- Arbóreo                                               3- Poco frecuente 
22) VARIABILIDAD DE LA POBLACIÓN 4- Acuático                                              4- Frecuente 
1- Homogéneo. 5- Otros                                                    5- Muy frecuente 
2- Poco homogéneo 23) CICLO BIOLÓGICO 24) MECANISMO DE REPRODUCCIÓN 
3- Heterogéneo 1- Anual primaveral 1- Vegetativa 
4- Muy heterogéneo 2- Bianual 2- Por semilla 
5- No determinable 3- Perenne 3- Ambas 
 
25) TIPO DE MATERIAL 
1- Especie nativa en estado silvestre. 3- Material especial no cultivado 5- Otra variedad 
2- Variedad nativa 4- Variedad mejorada 6- Desconocido 
N° DE FICHA 
N° 4865 
N° DE FICHA 
N° 4865 
N° DE FICHA 
N° 4865 
 
